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第 17改正日本薬局方には Coptis japonica Makino，Coptis chinensis Franchet，
Coptis deltoidea C.Y. Cheng et Hsiao，Coptis teeta Wallichの 4種が規定されている
1)．日本に自生するのは Coptis japonicaのみであり，本種はさらにキクバオウレ
ン（Coptis japonica var. anemonifolia），セリバオウレン（C. japonica var. 
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Table 2 Cannabis sativa  detection methods
Leaf Stem Root Seed
Morphological detection
5, 6) 〇 - - 〇
Chemical detection 〇 △ - △
DNA-based detection 〇 〇 〇 〇
Tissues
















C. japonica (Thunb.) Makino var.








trn L-F : KR697588
trn H-psb A : AB163752
ITS : AB695574
Coptis japonica (Thunb.) Makino var.








trn L-F : KR697589
trn H-psb A : KR697586
ITS : KR697578









trn L-F : no data
trn H-psb A : AB163751
ITS : AB695605









Coptis japonica Makino，Coptis chinensis Franchet，Coptis deltoidea C.Y. 
Cheng et Hsiao又は Coptis teeta Wallich (Ranunculaceae)の根をほとんど除
いた根茎」と規定されている 1)．Berberine, palmatine, coptisine などのアルカロ
イドを含有し，主成分である berberine は抗炎症・抗菌作用を示す 7)．黄連は苦
味健胃，殺菌，止瀉薬などの作用を有し，黄連解毒湯，三黄瀉心湯，半夏瀉心
湯などの漢方処方に配合されている．黄連は医療用漢方製剤において 148処方
中 12処方，一般用漢方製剤においても約 1 割以上に配合されており，重要生
薬の一つである 8, 9)．現在，国内における黄連の使用量は約 40,000～50,000 kg




























1回 3出複葉はキクバオウレン（C. japonica var. anemonifolia），2回 3出複葉は
セリバオウレン（C. japonica var. major），3回 3出複葉はコセリバオウレン（C. 
japonica var. japonica）と分類され，キクバオウレンは北海道，本州の日本海側
に分布し，セリバオウレンもしくはコセリバオウレンは北海道，本州，四国に
















つになりつつある．植物種の特定や同定に用いられる ribulose 1, 5-
bisphosphatecarboxylase（rbcL）や maturase K（matK）などの領域に関して，C. 
japonicaの DNA配列が国際塩基配列データベース（DDBJ/EMBL/GenBank）に
登録されている．さらに，Coptis属の系統分類を目的として核 DNA領域の
































THBO geneの配列データ（AB564543）を基に，アライメントを行った結果を Table 











C. japonica var. anemonifolia characteristically has ternate compound leaves (left 
leaf), whereas C. japonica var. major has biternate compound leaves (right leaf). 
Both of the varieties were collected at Lo6 and Lo11, respectively from Ishikawa 
Prefecture shown in Fig. 3. 















O C H 3
O C H 3
(S)-tetrahydroberberine berberine 

























































北陸地方に自生するオウレンを 14地点から 6~35個体（Lo1; 11個体，Lo2; 
17個体，Lo3, 11個体，Lo4; 14個体，Lo5; 10個体，Lo6，10個体，Lo7; 10個
体，Lo8; 10個体，Lo9; 6個体，Lo10; 10個体，Lo11; 10個体，Lo12; 7個体，
Lo13; 6個体，Lo14; 35個体）を 2016年 6月～9月に採取した（Fig. 3）．またセ
リバオウレンの栽培系統として，兵庫県丹波市及び福井県大野市において，い
わゆる「丹波黄連」及び「越前黄連」の原植物をそれぞれ 13個体ずつ 2017年







Fig. 3 Map of collection sites of Coptis japonica in this study.  












取地点ごとに Lo1~Lo9 をキクバオウレン，Lo10~Lo13 をセリバオウレンと各変
種に同定した．また，Lo14 は 2 つのグループの間に位置し，2 変種が混合した
集団である可能性が示唆された．分類したキクバオウレン（Lo1~Lo9）とセリバ
オウレン（Lo10~Lo13，丹波，大野）のグループ間には，保存された 4か所の SNP







Fig. 4 Typical leaflet morphology at each collection site  
Lo1 Lo2 Lo3 
Lo4 Lo5 Lo6 Lo7 Lo8 
Lo9 Lo10 Lo11 Lo12 Lo13 
Lo14-1 Lo14-2 Lo14-3 Lo14-4 Lo14-5 
Lateral leaflets at each collection site were cut and were photographed. Lo14 leaflet 

























































より画像データを取得した（Fig. 4, Table 5）．画像データは ImageJを用いて，
小葉の基部から葉縁の長さ，表面積，小葉と小葉柄の外周などを測定し，外部




て算出した．算出された LT-1及び LT-2について，統計解析ソフト R（ROCR 


























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Fig. 6 Leaf type index 
(a) Measurement of leaf type index1 (LT-1). LT-1 was measured as the shortest length 
between the margin (A) and the base of a leaflet (B). (b) Measurement and calculation of 
leaf type index 2 (LT-2). The surface area of a leaflet and the length of the leaflet margin 
and the petiolule were measured and LT-2, which reflects the degree of leaflet dissection, 
was calculated as LT-2 = (Length of leaflet margin and petiolule)
2 










Fig. 7aに示す．各採取地点の LT-1の平均値はキクバオウレンで 3.79～11.16 mm
であり，セリバオウレンで 1.00～1.99 mmであった．Figure 7bは横軸に表面
積，縦軸に側小葉と小葉の柄の長さの二乗をプロットした散布図である．散布
図において傾きで表される LT-2の各地点の平均値は，キクバオウレンで 81.44
～140.78であり，セリバオウレンで 275.06～375.74であった（Table 5）． 
LT-１及び LT-2 の鑑別能力を評価するため，Receiver operating characteristics
（ROC）解析を行った（Fig. 7c, d）．ROC解析は鑑別の精度を評価するための統
計学的手法である．LT-１を基準に分類した場合，LT-1 の area under the curve（AUC）
は 0.946 であり，最も高い精度（0.898）をもつカットオフ値 2.42 mm を採用し
た場合，その感度（測定したキクバオウレンが正しくキクバオウレンとして判定
された割合）は 0.889であり，特異性（測定したセリバオウレンが正しくセリバ
オウレンとして判定された割合）は 0.915 であった．LT-2 を基準に分類した場
合，LT-2 の AUC は 0.979 であり，最も高い精度（0.942）をもつカットオフ値
201.44を採用した場合，その感度は 0.996であり，特異性は 0.845であった．AUC








レンの計測値を散布図として表したものが Fig. 8a, bであり，ROC解析で用いた
カットオフ値を用いても集団としてどちらの変種に属するか不明であった．ま
ず個々のサンプルについて，THBO geneの 4 か所（塩基配列番号 957, 1077, 1278, 
1527）を基に，キクバオウレン，セリバオウレン，交雑変種に分類した．SNP解
析の結果，採取された 35個体は，キクバオウレン 17個体，セリバオウレン 9個
体，交雑変種が 9 個体であることが判明した．次に，SNP による分類を基に，
LT-1 の平均値を算出した結果，キクバオウレンで 6.35±0.56 mm，セリバオウレ












(a) Scatter plot of surface area of leaflet plotted on the x-axis and LT-1 plotted on the y-axis.  (b) Scatter plot 
of surface area (x-axis) and length of margin and petiolule squared (y-axis). (c, d) ROC curves of LT-1 and LT-
2 showing 1-specificity on the x-axis and sensitivity on the y-axis for each potential threshold. AUCs were 
determined on the basis of the ROC curves. Significant differences were observed between two AUCs (p<0.05). 
The cutoff, sensitivity, and specificity values with the highest accuracy are underlined. 
Fig. 7 Leaflet measurement of C. japonica var. anemonifolia and C. japonica var. major 





Samples collected from Lo14 were measured. Scatter plot of surface area of leaflets plotted on the x-axis and LT-1 
plotted on the y-axis (a). Scatter plot of surface area (x-axis) and length of margin and petiolule squared (y-axis) (b). 
Dotted lines indicate cutoff values of LT-1 (2.42 mm) and LT-2 (201.44) with maximum accuracy. On the basis of 
SNPs, the samples were classified into C. japonica var. anemonifolia (Cj-an, number of samples: 17, number of 
measurements: 35), C. japonica var. major (Cj-ma, number of samples: 9, number of measurements: 23), or their 
crossbreeds (Cj-an/Cj-ma, number of samples: 9, number of measurements: 26) and LT-1 (c) and LT-2 (d) values 
were measured. Values are means ± standard error and asterisk indicates significant difference (ANOVA and 
Tukey’s test; p<0.05) 





































キクバオウレン（C. japonica var. anemonifolia）とセリバオウレン（C. 
japonica var. major）の違いについて，遺伝学的及び形態学的な手法を用いて解











第二章 大麻草の DNAに基づいた鑑別法 
 
緒言 













麻取締法違反の検挙人員は平成 21年（3087 人）をピークに平成 25年（1616












く含有する drug-type（THCA-dominant type）とほとんど含有しない fiber-type
（Cannabidiolic-acid dominant type）の 2系統に大別される（Fig. 9）29, 34, 35)．日
本を含め大部分の国が大麻草自体を禁止しているが，EUやカナダでは，乾燥
重量で THCを 0.3%以上含有する大麻草とそれ以下の大麻草を明確に区分して
いる 36-38)．Drug-type と fiber-typeの系統の交雑系統では THCを含有する系統と
して表現型が現れることも知られている 35)．また，送粉範囲も広いことなどか
ら，fiber-type系統を繊維目的で栽培する際には THC含有率及び系統維持が重
要な監視事項となる．THCAは前駆体の Cannabigerolic acidから THCA synthase
により THCAが合成される（Fig. 9）．THCA synthaseをコードする THCAS gene
はイントロンを含まない 1632 bp の Open reading frame より構成されている 39, 
40)．Drug-type と fiber-typeの系統間に，THCA synthase（THCAS） geneにおい
て 63個の SNPが認められることが報告されている 34)． 
一般的に，大麻草の鑑別は理化学的検査と形態学的検査により行われる．理






DNAの ITS領域または THCAS gene，葉緑体 DNAの trnL-F領域を利用した





























国際塩基配列データベースに登録されている drug type THCAS gene
（accession no. AB212834）と fiber-type THCAS gene（accession no. AB212830）
についてアライメントを行い，Primer Explorer（https://primerexplorer.jp/）を用
いて Drug-type THCAS gene特異的に反応する LAMPプライマーセット（Dt-
LAMP set）を Primer Explorer を用いて設計した（Fig. 10）．LAMPプライマー
セットは 6つの領域を含む 4つのプライマー（FIP，BIP，F3，B3）を基本構造
としており，さらに反応速度を早めるために Loop primer を加えている 52)．設
計した Dt-LAMP set は drug-type THCAS gene と fiber-type THCAS geneの間に合
計 15か所の SNPを含んでおり，さらに fiber-type THCAS geneへの非特異的な
増幅を抑える目的で F3の 3’末端に故意に両系統に反応しない変異を導入して
いる．drug-type系統及び fiber-type系統の大麻草果実各 1粒から DNeasy Plant 
Mini Kit（Qiagen社）を用いて DNA抽出した DNAを鋳型に LAMP反応を行っ
た．LAMP反応は，反応試薬に Isothermal Master Mix（株式会社ニッポンジー
ン）を用いて行った．LAMP反応試薬の組成は，2×Reaction mix 15 µL，Dt-
LAMP set（5 pmol each of F3 and B3 primers，40 pmol each of FIP and BIP 
primers，20 pmol of loop primer），DNA溶液 2 µLを加え，総量を純水で 25 μL
とした．反応条件は装置に Smart Cycler Ⅱ Systems（Cephied製）を用いて
63C，20分増幅反応を行い 510～527 nmの蛍光波長を測定した．また，drug-
type THCAS gene及び fiber-type THCAS gene についてクローニングを行い，





Drug-type (upper array; accession no. AB212834) and fiber-type (lower array; accession no. AB212830) THCA 
synthase genes were aligned. Primer binding sites are indicated by arrows. Nucleotide differences in used primer 
sequences are double underlined. 





た Dt-LAMP set を設計し，感度及び特異性を検討した．まず，Dt-LAMP set を
用いて検出感度の検討を行った．精製した drug-type系統の大麻草 DNAを用い
て希釈系列（10 ng, 1 ng, 100 pg, 10 pg, 1 pg）を作成し，これらを鋳型として
63C 20分の LAMP反応を行った．その結果，10 ng, 1 ngで再現性のある増幅
が認められ，100 pgで再現性のある増幅は認められず（Positive rate; 2/3），10 
pg, 1 pgで増幅が認められなかった（Fig. 11a）．特異性を確認するため，drug-
type系統及び fiber-type系統の大麻草から抽出精製した DNAを用いて LAMP反
応を行ったところ，drug-type系統に対してのみ増幅が認められ，fiber-type系統
に対して増幅が認められなかった（Fig. 11b）．さらに，drug-type THCAS gene









(a) The LAMP reaction of 10-fold serial dilutions of purified DNA (10 ng, 1 ng, 100 pg, 10 pg, and 1 pg) 
was performed. (b) The LAMP specificity were assessed using DNA (10 ng) of Drug-type C. sativa (White 
Rhino) and fiber-type C. sativa (Tochigishiro). (c) The LAMP specificity were also confirmed using 
pBluescript vector with drug-type THCA synthase gene and fiber-type THCAS gene and pBlue script 
vector (empty vector).   




これまでにも drug-type THCAS geneを標的とした drug-type系統の鑑別法がい
くつか報告されている 38, 46)．また系統解析の結果からも drug-type THCAS gene
を有する系統が THCA含有量の多い系統であることが判明している 34, 38)．一方




制御がなされていると推測される 53)．そのため，Dt-LAMP set は，SNPに伴う
アミノ酸置換の有無を重視せず，THCAS geneの SNPを単純に系統間の違いと
捉え，なるべく多くの SNPをカバーできる領域を基に作成した．Dt-LAMP set
は検出感度が 100 pg~1 ngであり，一般的なリアルタイム PCR法（約 10~100 










国際塩基配列データベースに登録されている drug type THCAS gene
（accession no. AB212834）と fiber-type THCAS gene（accession no. AB212830）
についてアライメントを行い，Primer Explorer（https://primerexplorer.jp/）を用
いて共通領域を標的とした大麻草 LAMPプライマーセット（Cs-LAMP set）を
作成した（Fig 12）．設計した Cs-LAMP set を用いて，大麻草 22品種及び陰性
対照 50試料の計 72試料から抽出した DNAを鋳型に LAMP反応を行った．
LAMP反応は，反応試薬に Isothermal Master Mix を用いて行った．LAMP反応
試薬の組成は，2×Reaction mix 15 µL，Dt-LAMP set（5 pmol each of F3 and B3 
primers，40 pmol each of FIP and BIP primers，20 pmol of loop primer），DNA溶液
2 µLを加え，総量を純水で 25 μLとした．反応条件は装置に Smart Cycler Ⅱ 







Nucleotide sequence of THCA synthase gene. The upper array is the drug-type sequence (accession No. 
AB212834) and the lower array is the fiber-type sequence (accession No. AB212830). The sequences of the primer 
binding sites are indicated by arrows. Nucleotide differences in the used primer sequences are double underlined. 





LAMP set を設計し，その感度及び特異性を検討した．まず，Cs-LAMP set を用
いて検出感度の検討を行った．抽出精製した大麻草 DNAを用いて希釈系列
（10 ng, 1 ng, 100 pg, 10 pg, 1 pg）を作成し， これらを鋳型として 63C 20分の
LAMP反応を行った．その結果，10 ng, 1 ng, 100 pg, 10 pg で 20分以内の増幅が
認められ，1 pgで増幅が認められなかったことから，検出感度は 10 pgと判断
した（Fig 13a）．次に，大麻草及び陰性対照試料を用いて特異性の検討を行っ







Fig. 13 LAMP reaction using Cs LAMP set.  
(a) Sensitivity of LAMP reaction The LAMP reaction of 10-fold serial dilutions of purified DNA (10 ng, 1 
ng, 100 pg, 10 pg, and 1 pg) was performed. (b) Amplification occurred with purified DNA from 22 C. 



















近縁種である Humulus lupulusには THCAS geneと約 80%相同性が認められる遺














果実），大麻草樹脂 3試料，Humulus lupulus（葉）・Morus australis（葉）・
Humulus japonicus（葉），Hibiscus cannabinus（果実），Papaver somniferum（抽
出物）・Nicotiana tabacum（葉）を実験材料として用いた．各試料に対し，カネ
カ簡易 DNA抽出キット version 2（株式会社カネカ）を用いて簡易 DNA抽出
を行った．約 3~10 mgの乾燥した各植物組織や抽出物（果実は 1粒）からアル
カリ溶液である Solution A 100 µLを加え 98C 8分間加熱処理を行ったのち，中
和溶液である Sokution B を 14 µLを加え crude DNAを抽出した．crude DNAを
10倍希釈したものを 2 µLを含む総量 25 µLの LAMP反応溶液について，63C 
20分の反応及び増幅の確認を 2つの方法で行った．1つ目はリアルタイム PCR










簡易 DNA抽出した crude DNAを鋳型として LAMP反応を行う簡易鑑別プロ
トコールを用いて，大麻草由来試料や陰性対照試料に対する反応性の検討を行
った（Fig 14）．大麻草の各組織（drug-type系統：葉，花穂，茎，根，果実，
fiber-type系統：果実），大麻草樹脂 3試料，近縁種である Humulus lupulus
（葉）・Morus australis（葉）・Humulus japonicus（葉），形態的に間違えやすい
Hibiscus cannabinus（果実），法科学の植物試料として想定される Papaver 
somniferum（抽出物）・Nicotiana tabacum（葉）から簡易 DNA抽出を行い，




大麻樹脂の 2試料（Resin 2, Resin 3）で再現性のある増幅は認められなかっ
た．また，fiber-type系統の大麻草の果実や陰性対照試料に対して増幅は認めら











Procedure of the protocol. The protocol is divided into two processes: simple DNA extraction and LAMP reaction. Simple DNA 
extraction was as follows: Samples were lysed with alkaline solution and heated at 98 C for 8 min, and neutralization solution 
was added. A 10-fold diluted DNA solution was used as DNA template. LAMP amplification was conducted at 63 C for 20 min. 




































Reactivity of on-site protocol for C. sativa detection LAMP (a) and drug-type C. sativa detection LAMP (b) 
Simple protocol was performed with drug-type C. sativa derived samples (1; leaf, 2; flower, 3; stem, 4; root, 
5; a seed), a fiber-type C. sativa sample (6; a seed), resin samples (7-9; resins), and other species derived 
samples (10; Papaver somniferum extracts, 11; Humulus lupulus leaf, 12; Humulus japonicus leaf, 13; 
Morus australis leaf, 14; Hibiscus cannabinus seed, and 15; Nicotiana Tabacum leaf).  

































・サーマルサイクラー：GeneAmp PCR System 9700（Applied Biosystems） 
・リアルタイム PCR装置：SmartCycler II System（Cepheid社） 
・ポータブル等温増幅装置：MyAbscope（カネカ株式会社） 
・シークエンサー：3130xl genetic analyzer（Applied Biosystems） 
・DNA解析ソフトウエア：Sequencing Analysis version 5.2 
・DNA解析ソフトウエア：Molecular Evolutionary Genetics Analysis version 6.0 
・DNA解析ソフトウエア：DnaSP v.5 
・画像解析ソフトウエア：ImageJ 




・DNA抽出試薬：DNeasy Plant Mini Kit（Qiagen社） 
・簡易 DNA抽出試薬：カネカ簡易 DNA抽出キット version 2（カネカ株式会
社） 
・プライマー：理科研株式会社 
・シークエンス試薬：BigDye Terminator v1.1 Cycle Sequencing Kit（Applied 
Biosystems） 







植物試料を液体窒素下で凍結粉砕し，DNeasy Plant Mini Kit（Qiagen社） 
を用いて DNA抽出を行った．抽出した DNAを鋳型として PCR反応を行っ
た．反応溶液は 10×PCR buffer（2.5 µL），2.5 mM deoxynucleoside triphosphates
（2.0 µL），10 µM primer a（0.5 µL），10 µM reverse primer b（0.5 µL），5 
units/µL TaKaRa Taq HS polymerase（Takara, Japan; 0.125 µL）を含む総量 25 µL
とした．PCRプライマー及び PCR反応条件は以下に示した．PCR産物は Fast 
GeneTM Gel/PCR Extraction Kit（Nippon Genetics Europe GmbH）を用いて精製
し，精製した PCR産物について primer b-fを用いて BigDye Terminator Cycle 
Sequencing Kit v.1.1（Applied Biosystems）によりシークエンス反応を行った．
用いたプライマー配列及び反応条件は以下に示した．反応産物は精製後，
3130xl genetic analyzer（Applied Biosystems）を用いて泳動分離し，Sequencing 
Analysis version 5.2を用いて DNA配列を取得した．得られた DNA配列につい
てMolecular Evolutionary Genetics Analysis version 6.0 を用いてアライメントを行
い，集団間の平均塩基置換数は DnaSP v.5を用いて解析を行った．得られた






Number of cycles（35×） 
98 °C for 10 sec 
57 °C for 30 sec 
72 °C for 1 min 
Final extension at 72 °C for 1 min 
 
Cycle sequencing 
Hot start 96C for 2 min 
Number of cycles（25×） 
96C for 10 sec 
50C for 5 sec 
60C for 4 min 
 
Primer 
Primer Name Prime Sequence Length Nucleotide* 
Position* Primer a TAGTGAAGCTCCATAGAAACATTGA 25 1–25 
Primer b CCTGCTTTTCTCAGCAATCC 20 522–503 
Primer c TGCAGGGCTTGTACACTGAG 20 908–889 
Primer d AGGCTGTGTTGGAAGGGATA 20 1190–1209 
Primer e TCTTTCCACCGTAAGGACTCA 21 1270–1250 
Primer f TCACTTCTTTGCTTCTGCCA 20 1653–1634 








茎，根）を 1個体譲受した．drug-type系統の 21品種の大麻草（Table 7：
P1~21）の葉または種子は東京都健康安全研究センターより譲受した．栃木県
農業試験場より fiber-type系統の大麻草（Table 7：P22）を譲受した．大麻樹脂
は科学警察研究所で保管されていた 3試料を用いた．Table 7の陰性試料 50試





植物試料を液体窒素下で凍結粉砕し，DNeasy Plant Mini Kit（Qiagen社） 
を用いて DNA抽出を行い抽出精製 DNAとして用いた．DNA濃度を吸光度計




1×PCR buffer（TaKaRa，Japan），0.2 mM of each deoxyribonucleotide triphosphate
（dNTP）（TaKaRa），0.5 μM forward primer（5→3; GCG GAT CCA TGA ATT 
GCT CAG CAT TTT CCT TTT），0.5 μM reverse primer（5→3; GCC TGC AGT CTA 
TTT AAA GAT AAT TAA TGA TGA TGC GGT GG），Ex Taq DNA polymerase 0.625 
unit（TaKaRa），1 μL genomic DNA（C. sativa, Big Bud）を含む総量 25 μLで











反応試薬に Isothermal Master Mix（株式会社ニッポンジーン）を用いて行っ
た．LAMP反応試薬の組成は，2×Reaction mix 15 µL，プライマー混合液（5 
pmol each of F3 and B3 primers，40 pmol each of FIP and BIP primers，20 pmol each 
of loop primers），DNA溶液 2 µLを加え，総量を純水で 25 μLとした．反応条件
は装置に Smart Cycler Ⅱ Systems（Cephied製）を用いて 63C，20分増幅反応
を行い 510～527 nmの蛍光波長を測定した．増幅曲線の 2次導関数から算出さ




・植物 LAMPプライマーセット 50) 
U-FIP：TCA GGA TTG GGT AAT TTG CGC GCC TAT AGG AGA GGG AGC CTG 
AGA AAC GG 
U-BIP：TGG TAA TTG GAA TGA GTA CAA TCT AAA TCC CTT ATT ATT GGA 
GCT GGA ATT ACC GCG G 
U-F3：ACG GAG AAT TAG GGT TCG ATT 
U-B3：ACT GCA ACA ACT TAA ATA TAC GC 
U-Loop 1：TGC TGC CTT CCT TGG ATG 





Table 7 C. sativa and negative control species names for specificity evaluation  
No. Species (product name) [Strains] No. Species (product name) [Strains]
P1 Cannabis sativa  L. (Afghani special) [drug-type] N15 Coptis japonica (Thunb.) Makino var. anemonifolia
P2 Cannabis sativa  L. (Bahia Black Head) [drug-type] N16 Stauntonia hexaphylla (Thunb.) Decne.
P3 Cannabis sativa  L. (Big Bud) [drug-type] N17 Cocculus trilobus (Thunb.) DC.
P4 Cannabis sativa  L. (Cal. Orange) [drug-type] N18 Clematis chinensis Osbeck
P5 Cannabis sativa  L. (Crystal Paradise) [drug-type] N19 Crocus sativus L.
P6 Cannabis sativa  L. (Durban Poison) [drug-type] N20 Valeriana fauriei Briq.
P7 Cannabis sativa  L. (Early Bud) [drug-type] N21 Hordeum vulgare L.
P8 Cannabis sativa  L. (Haze Special) [drug-type] N22 Matricaria chamomilla L.
P9 Cannabis sativa  L. (Isis) [drug-type] N23 Cnidium officinale Makino
P10 Cannabis sativa  L. (Leda Uno) [drug-type] N24 Platycodon grandiflorus  (Jacq.) A.DC.
P11 Cannabis sativa  L. (Mango) [drug-type] N25 Fritillaria verticillata Willd. var. thunbergii (Miq.) Baker
P12 Cannabis sativa  L. (Northern Light) [drug-type] N26 Lonicera japonica  Thunb.
P13 Cannabis sativa  L. (Northern Light Special) [drug-type] N27 Lilium pumilum  Redouté
P14 Cannabis sativa  L. (Purple) [drug-type] N28 Aconitum carmichaeli  Debx.
P15 Cannabis sativa  L. (Purple Star) [drug-type] N29 Atractylodes japonica Koidz. ex Kitam.
P16 Cannabis sativa  L. (Sacra Frasca) [drug-type] N30 Symphytum officinale L.
P17 Cannabis sativa  L. (Shaman) [drug-type] N31 Atractylodes lancea (Thunb.) DC.
P18 Cannabis sativa  L. (Skunk Pussion) [drug-type] N32 Glehnia littoralis  F.Schmidt ex Miq.
P19 Cannabis sativa L. (Twilight) [drug-type] N33 Artemisia absinthium L.
P20 Cannabis sativa  L. (Voodoo) [drug-type] N34 Panax ginseng  C.A.Mey.
P21 Cannabis sativa  L. (White Rhino) [drug-type] N35 Panax japonicus  (T.Nees) C.A.Mey.
P22 Cannabis sativa  L. (Tochigishiro) [fiber-type] N36 Hemerocallis fulva  L. var. kwanso  Regel
N1 Paeonia lactiflora  Pall. N37 Armoracia rusticana  P.Gaertn., B.Mey. et Scherb.
N2 Glechoma hederacea L. subsp. grandis N38 Foeniculum vulgare Mill.
N3 Astragalus membranaceus N39 Phellodendron amurense  Rupr.
N4 Scutellaria baicalensis Georgi N40 Magnolia obovata Thunb.
N5 Anemarrhena asphodeloides Bunge N41 Rosmarinus officinalis L.
N6 Angelica acutiloba N42 Acer japonicum Thunb.
N7 Patrinia scabiosifolia Fisch. ex Trevir. N43 Clinopodium gracile (Benth.) Kuntze
N8 Sanguisorba officinalis L. N44 Amorpha fruticosa L.
N9 Asiasarum sieboldii (Miq.) F.Maek. N45 Styrax japonica  Siebold et Zucc.
N10 Coptis japonica (Thunb.) Makino var. japonica N46 Staphylea bumalda DC.
N11 Coptis trifoliolata  (Makino) Makino N47 Symplocos coreana (H.Lév.) Ohwi
N12 Coptis japonica (Thunb.) Makino var. major N48 Gynostemma pentaphyllum (Thunb.) Makino
N13 Anemone flaccida F.Schmidt N49 Callicarpa japonica  Thunb.
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